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European Swine Influenza Network (ESFLU)

ESFLU

European Swine
Influenza Network

Projet soutenu par une Action COST Européenne entre 2022 et 2026

Objectifs:

- Faciliter le partage et I'analyse des données pour la surveillance des swlAV avec les
agences nationales et internationales.

- Etablir le réseau en tant qu'équivalent européen de 'OMSA-FAO OFFLU et soutenir la
surveillance mondiale ainsi que la préparation face aux pandémies.

- Renforcer les capacités en Europe pour détecter, identifier et caractériser les swiAV.

- Etablir des lignes directrices pour la gestion et le contréle de la maladie dans les
élevages de porcs.

- Promouvoir le dialogue entre les parties prenantes et la formation de ces dernieres.



Partage et analyse des séquences de swlAV en 2022-2024

European Swine Influenza Network Report #2 on Swine Influenza A Viruses
Evolution and Diversity in Europe from October 2022 to September 2024

Richard et al. 2025

https://zenodo.org/records/15673794

> 20 pays engagés
» 877 swlAV caractérisés
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Diversité des swlAV en
Europe 2022-2024 :
sous-type
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Diversité des swlAV en Europe 2022-2024 — gene HA s
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Diversité des swlAV en Europe 2022-2024 - géne NA v
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Diversité des swlAV en Europe 2022-2024 - HA/NA -
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https://zenodo.org/records/15673794

ESFLU soutient la surveillance des swlAV a I'échelle mondiale ‘}
. I I dnses
» OFFLU = Réseau piloté par 'OMSA/FAO
woAHE NFA0
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séquences HA deux ® o ® mu
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partage des données. https://www.offlu.org/wp-
content/uploads/2025/10/OFFLU-vem-swine-2025b.pdf



https://www.offlu.org/wp-content/uploads/2025/10/OFFLU-vcm-swine-2025b.pdf

Se preparer a une pandémie

* OFFLU teste et détermine le besoin
de nouveaux virus candidats pour la

vaccination (CVV).

 L'identification

des

souches

circulantes d'intérét repose sur leur
représentativité et leurs mutations,
suite aux analyses phylogénétiques.
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Antigenic analysis: Swine 1C Lineage
Table 15. EU data: Hemagglutination inhibition of CVV vaccine ferret antisera
against contemporary swine 1C lineage strains selected 1o represent clade
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https://www.offlu.org/wp-content/uploads/2025/10/OFFLU-vcm-swine-2025b.pdf

Collecte des Virus
d'intérét isolés dans les
laboratoires.

Mesure de la réactivité
antigénique des CVV avec
les virus d'intérét isolés.

Sélection de nouveaux
CVV parmi les souches de
swlAV isolées, collectées
et testées.

En cas de pandémie, des
vaccins pourront étre
rapidement produits a
partir du CVV approprié.
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https://www.offlu.org/wp-content/uploads/2025/10/OFFLU-vcm-swine-2025b.pdf

ESFLU renforce I'aide au diagnostic et a I'identification des swlAV : K

A\ 1 4

Organisation d’un essai inter laboratoires a I'échelle européenne

Anses en charge du ring trial :
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Sélection des souches représentatives

Préparation des échantillons

Envoi du panel a 23 partenaires

Analyses des résultats

Comparaison des outils de détection et de sous-typage
moléculaire
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Proficiency testing scheme E
Information sheet

Swine Influenza A virus molecular detection in Europe

- 2025

Evaluate laboratories” performance on detecting and subtyping swlAV strains
from different European countries

ESFLU Cost action

swiAV diagnostic:

O M gene RT-gPCR (real-time or conventional)
O other target:

swilAV subtyping:

O HA gene RT-gPCR

O NA gene RT-gPCR

O Sequencing

Specific excel sheets provided by the organisers for reporting participants'
details related to the methods together with the results.

O nationalffederal laboratory

O public laboratory

O private/commercial laboratory

O recognised/approved laboratory for swlAV detection in your country
O NRL

= ESFLU member

First name:
Last name:
Institute:
Full address:

Country:

Email:
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